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Развитие технологий секвенирования нового поколения (NGS) произвело революцию в самых 
различных областях геномики. Вирусология не стала исключением, особенно в части обнаружения и 
идентификации как известных, так и новых вирусных патогенов, а также получения информации о пол-
ных геномах обнаруженных вирусов. Однако для эффективной идентификации вирусов в разных типах 
биологического материала в качестве первого шага требуется обогатить образцы вирусными ДНК/РНК-
фрагментами, поскольку в большинстве случаев такие образцы преимущественно содержат ДНК хозяи-
на, а также других организмов (грибов, бактерий). Одним из наиболее распространенных подходов к 
обогащению является разработка специфических праймеров. Методы, используемые для их дизайна, 
хотя и нашли широкое применение на практике, не лишены ряда серьезных недостатков. Один из них – 
необходимость создания множественных выравниваний последовательностей для выбора областей-
кандидатов, что не всегда возможно из-за генетической изменчивости и разнообразия вирусов. В связи с 
этим мы разработали новый подход для дизайна структур праймеров, в котором мы полностью отошли 
от идеи создания множественных выравниваний, и вместо этого праймеры разрабатываются одновре-
менно для всех групп вирусов, которые вводятся в качестве входных данных для программы. Впоследст-
вии мы показали эффективность разработанной панели праймеров с использованием NGS-
секвенирования и биоинформатического анализа на примере нескольких вирусов, переносимых клеща-
ми и комарами. Эта работа была поддержана грантом РНФ № 17-74-20096. 
Ключевые слова: высокопроизводительное секвенирование, ДНК-метабаркодинг, метагеномика 
вирусов, биоинформатика. 
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